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คณะเกษตรศาสตร ์มหาวทิยาลยัขอนแก่น อาจารยท์ี1ปรกึษางานวจิยั (Mentor) ที1ใหค้ําแนะนําที1
เป็นประโยชน์และค่อยให้ความช่วยเหลือในด้านต่างๆ ตลอดระยะเวลาการทํางานวิจัย 
ขอขอบคุณ ดร.ธญัจริา เทพรตัน์ และดร. กมล ฉววีรรณ ที1ใหค้วามช่วยเหลอืในการเกบ็ตวัอย่าง
งานวิจัยสุ กรพื�น เมือ งภาคใต้   ผศ .  เ กศรา  อํ าพาภรณ์   ส าขาสัตวศาสตร์  คณะ
ทรพัยากรธรรมชาต ิมหาวทิยาลยัราชมงคล วทิยาเขตสกลนคร ที1ใหค้วามช่วยเหลอืในการเกบ็
ตวัอย่างงานวจิยัสุกรพื�นเมอืงภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ คุณพรีญา ทพิยเ์ดช นักวชิาการฝ่าย
สุกร ศูนยว์จิยัและบํารุงพนัธุส์ุราษฎรธ์านี ในการช่วยเหลอืในการเกบ็ตวัอย่างงานวจิยัสุกร คุณ
ธนกฤต พรหมทอง และคุณนงค์ลกัษณ์ บวัจนัทร ์นักวชิาการส่งเสรมิการเกษตร  กรมส่งเสรมิ
การเกษตร กระทรวงเกษตรและสหกรณ์ ที1ให้ความช่วยเหลอืในการเก็บตวัอย่างงานวจิยัและ
การสาํรวจพื�นที1 
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การประเมินความผนัแปรทางพันธุกรรมและโครงสร้างพนัธุกรรมของสุกรพื�นเมอืง
ภาคใต้มคีวามสําคญัมากต่อการอนุรกัษ์พนัธุกรรมของสุกรทอ้งถิ1นและการพฒันาปรบัปรุงพนัธุ์
สุกรพื�นเมอืงไทยอยา่งเหมาะสม การศกึษาครั �งนี�ทาํการจาํแนกสายพนัธุส์ุกรพื�นเมอืงภาคใต้โดย
ใชด้เีอน็เอบารโ์ค๊ดดิ�งบรเิวณไมโตคอนเดรยีบนยนี cytochrome oxidase I gene (COI) และ
ศกึษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมและโครงสรา้งทางพนัธุกรรมของสุกรพื�นเมอืงภาคใต้ จาก
จงัหวดัสุราษฎรธ์านี นครศรธีรรมราช พงังา ตรงั พทัลุง สงขลา ปตัตานี และสุกรพื�นเมอืงภาค
ตะวนัออกเฉียงเหนือสกลนคร สุกรสายพนัธุแ์ทต่้างประเทศและสุกรลูกผสม โดยใชเ้ครื1องหมาย
ดเีอ็นเอ InDel จํานวน 14 ยนี  จากการวเิคราะห์ลําดบันิวคลโีอไทด์ของยนี COI พบรูปแบบ 
haplotypes จํานวน 5  haplotypes ที1จําเพาะกับสุกรพื�นเมืองภาคใต้ ผลจากการสร้าง 
phylogenetic tree จากข้อมูลระยะห่างทางพนัธุกรรมด้วยวธิ ีneighbor-joining พบว่าสุกร
พื�นเมอืงภาคใต้จาก 7 จงัหวดัถูกจดัอยู่ในกลุ่มเดยีวกัน การศึกษาด้วยเครื1องหมายดีเอ็นเอ 
InDel จาํนวน 14 ยนี มคี่าเฉลี1ย percentage polymorphic loci ของประชากรสุกรทุกกลุ่ม
เท่ากบั 75.60± 4.93 % และมคี่าเฉลี1ย observed heterozygosities (Ho) และ expected 
heterozygosities (He) อยู่ในช่วง 0.205 ถงึ 0.263 และ 0.239 ถงึ 0.381 ตามลําดบั มคี่า  
fixation index ระหว่างประชากรสุกร อยู่ในช่วง -0.003 ถงึ 0.265 การสรา้งแผนภาพต้นไมด้ว้ย
วธิ ีneighbor-joining และจดักลุ่มทางพนัธุกรรมดว้ยวธิ ีprincipal component analysis (PCA) 
เชื1อได้ว่าสุกรพื�นเมอืงภาคใต้และสุกรพื�นเมอืงภาคตะวนัออกเฉียงเหนือมคีวามใกล้ชิดทาง
พนัธุกรรม ขณะที1สุกรพื�นเมอืงภาคใต้มคีวามแตกต่างทางพนัธุกรรมกบัสุกรพนัธุแ์ทท้างการค้า
และสุกรลูกผสม การวิเคราะห์ด้วยโปรแกรม STRCTURE พบมคีวามแตกต่างระหว่าง
โครงสรา้งประชากรสุกรพื�นเมอืงไทยและสุกรสายพนัธุต่์างประเทศ ซึ1งจดักลุ่มได ้2 กลุ่ม (K=2)  
 
คาํหลกั: สุกรพื�นเมอืงภาคใต ้ ดเีอน็เอบารโ์ค๊ด  เครื1องหมายดเีอน็เอ InDel 
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Abstract 
 
Project Code: MRG60806143 
Project Title: Genetic variation and genetic structure of Southern Thai indigenous 

pig populations based on DNA sequences analyses of DNA 
barcoding marker and InDel DNA markers  

Investigator: Pitchayanipa Phonphanich, Ph. D. 
  Professor Monchai Duangjinda, Ph. D. 
E-mail Address: pitchayanipa.k@psu.ac.th 
Project Period: 2 years (3rd April 2017 – 3rd April 2019) 

The evaluation of genetic variation and genetic structure of Thai indigenous pig 
populations is very important for conservation genetic of local pig breeds and suitable 
for development breeding programs. In this study, DNA barcoding with the mitochondrial 
cytochrome oxidase I gene (COI) was used to identify southern Thai indigenous pig 
populations and the genetic diversity and genetic structure of Thai indigenous pig 
populations from Surat Thani, Nakhonsi Thammarat, Phang Nga, Trang, Phatthalung, 
Songkhla, Pattani and Sakon Nakhon, Exotic purebred pigs and Crossbred pigs were 
examined by using 14 functional insertion/deletion (InDels) markers. The analysis of 
COI gene sequence showed that specific 5 haplotypes in southern Thai indigenous pig 
populations. A phylogenetic tree was constructed from genetic distance determination 
according to neighbor-joining tree, revealed that southern Thai indigenous pig 
populations from seven provinces were clustered together. At the 14 InDels loci, with an 
average of percentage polymorphic loci for all pig populations were 75.60± 4.93 %, and 
the average observed heterozygosities (Ho) and expected heterozygosities (He) ranged 
from 0.205 to 0.263 and 0.239 to 0.381, respectively. The Fixation index ranged from -
0.003-0.265 among populations. A neighbor-joining (NJ) tree, principal component 
analysis (PCA) revealed that Southern Thai indigenous pig and Northeast Thai 
indigenous pigs were genetically close, while Thai indigenous pigs were distant from the 
exotic purebred pig and crossbred pigs. STRUCTURE analysis clearly showed the 
genetic differentiation of Southern Thai indigenous, Northeast Thai indigenous pigs, 
exotic purebred pig and crossbred pigs  was assigned into two cluster (K=2).  

 
Keywords: Thai indigenous pig, DNA barcode , InDels marker 
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Executive summary 
สุกรพื�นเมอืงภาคใตพ้บการเลี�ยงส่วนใหญ่ในแถบภาคใตต้อนบนในจงัหวดั สุราษฎรธ์านี 

นครศรธีรรมราช กระบี1 พงังา และภูเก็ต และในแถบภาคใต้ตอนล่างพบใน ในจงัหวดั ตรงั 
พทัลุง สงขลา ปตัตานี และนราธวิาส เป็นต้น เนื1องจากมขี้อด้อยทางด้านการเจรญิเติบโต 
คุณภาพซากและระบบสบืพนัธุ์ ตลอดจนความต้องการของผู้บรโิภคลดลง ทําให้มปีรมิาณการ
เลี�ยงสุกรในเขตภาคใต้น้อยกว่าเขตพื�นที1อื1นๆ การศกึษาขอ้มลูพื�นฐานดา้นความแปรปรวนทาง
พนัธุกรรมของประชากรสุกรพื�นเมอืงจะทําให้เขา้ใจในพื�นฐานโครงสรา้งความหลากหลายทาง
พนัธุกรรมของประชากรสุกรพนัธุ์พื�นเมอืงมากยิ1งขึ�น  สามารถนําขอ้มลูที1ได้มาใชป้ระโยชน์ใน
การคดัเลอืกและพฒันาสายพนัธุ์สุกรพื�นเมอืงให้เหมาะสมกบัความต้องการของเกษตรกรและ
ผูบ้รโิภคได้ ดงันั �นโครงการนี�จงึมวีตัถุประสงค์เพื1อศกึษาความแตกต่างทางพนัธุกรรมระหว่าง
สุกรพื�นเมอืงภาคใต้เปรยีบเทยีบกบัสุกรพนัธุ์ต่างๆโดยใช้เทคนิคดเีอ็นเอบาร์โค้ดดิ�งและเพื1อ
ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมและโครงสร้างพันธุกรรมของสุกรพื�นเมืองไทย
เปรยีบเทยีบกบัสุกรสายพนัธุแ์ทต่้างประเทศ (ดูรอ็ค แลนดเ์รซ ลารจ์ไวท)์ โดยใชเ้ครื1องหมายดี
เอน็เอ InDels  

ทําสุ่มเก็บตวัอย่างเลอืดสุกร โดยประกอบด้วยสุกรพื�นเมอืงภาคใต้ สุกรพื�นเมอืงภาค
ตะวนัออกเฉียงเหนือ จาํนวน 30 ตวั สุกรสายพนัธุแ์ทต่้างประเทศ (ดูรอ็ค 20 ตวั  แลนดเ์รซ 31 
ตวั ลารจ์ไวท ์32 ตวั) และสุกรลกูผสม จาํนวน 30 ตวั  สุ่มเกบ็เลอืดสุกรพื�นเมอืงภาคใต้จากสุกร
ที1เลี�ยงบรเิวณพื�นที1ภาคใต้ตอนบนในจงัหวดั สุราษฎรธ์านี นครศรธีรรมราช พงังา และกระบี1 
และบรเิวณภาคใตต้อนล่างในจงัหวดั ตรงั สงขลา และปตัตานี จาํนวน 117 ตวั นํามาตรวจสอบ
ความแตกต่างทางพนัธุกรรมของระหว่างสุกรพื�นเมอืงภาคใต้เปรยีบเทยีบกบัสุกรพนัธุต่์างๆโดย
ใชเ้ทคนิคดเีอน็เอบารโ์คด้ดิ�ง นําไปเพิ1มปรมิาณสารพนัธุกรรมในส่วนของยนี COI และส่ง PCR 
products เพื1อวิเคราะห์ลําดับนิวคลีโอไทด์ จํานวน 70 ตัวอย่าง และนําข้อมูลที1ได้มา
เปรยีบเทียบลําดบันิวคลีโอไทด์กับสุกรพนัธุ์อื1นๆ และจดักลุ่มทางพนัธุกรรมด้วยโปรแกรม 
MEGA 7  พบตําแหน่ง SNPs จาํนวน 10 ตําแหน่งมกีารเปลี1ยนแปลงของลําดบันิวคลโีอไทด์
แบบ Transition นํามาจดัรปูแบบ haplotypes ไดจ้าํนวน 5 haplotypes ซึ1งมคีวามจาํเพาะใน
สุกรพื�นเมืองภาคใต้ ซึ1งอาจนําไปใช้ในการพัฒนาและอนุรักษ์สุกรพื�นเมืองไทยได้ ส่วน
การศกึษาความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมดว้ย Phylogenetic tree แสดงใหเ้หน็ว่าสุกรพื�นเมอืงใน
พื�นที1ภาคใต้ของประเทศไทยที1เก็บตวัอย่างจากจงัหวดั สุราษฎรธ์านี นครศรธีรรมราช พงังา 
กระบี1 ตรงั สงขลา และปตัตานี มคีวามใกลช้ดิทางพนัธุกรรมสงูและจดัอยูใ่นกลุ่มเดยีวกนั  

การวเิคราะห์ความหลากหลายทางพนัธุกรรมและโครงสร้างทางพนัธุกรรมด้วยดเีอ็น
เครื1องหมาย InDel จาํนวน 14 ยนี (POU1F1, FSHB, MUC13, DGAT2, KIT, FGFR2, VRTN, 

OCT4, MMP2, SPEF2, GPX-5, UCP2, INHA และ MX1)  สามารถสรุปไดว้่า สุกรทุกกลุ่มมคี่า
เฮทเทอโรไซโกซติี�สงัเกตอยู่ในช่วง 0.107-0.438 ค่าเฮทเทอโรไซโกซติี�คาดหมายอยู่ในช่วง 
0.063-0.333 มคี่า Percentage Polymorphic loci เฉลี1ย 75.60± 4.93 % และค่า Fixation 
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index พบว่ามคี่าค่อนข้างตํ1า อยู่ในช่วง -0.003-0.265  จากการวเิคราะห์โครางสร้างของ
ประชากรด้วยการจดักลุ่มพนัธุกรรมโดยโปรแกรม STRUCTURE วธิ ีPCA plot และสรา้ง 
Phylogenetic tree แสดงใหเ้หน็ว่ากลุ่มสุกรพื�นเมอืงในพื�นที1ภาคใต้ของประเทศไทยไม่มคีวาม
แตกต่างทางพนัธุกรรม ซึ1งอาจมตี้นกําเนิดมาจากที1เดยีวกนั โดยสุกรพื�นเมอืงภาคใต้มคีวาม
ใกลช้ดิกบัสุกรพื�นเมอืงภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ แต่มคีวามแตกต่างทางพนัธุกรรมอย่างชดัเจน
กบัสุกรสายพนัธุ์แท้ต่างประเทศและสุกรลูกผสม  อย่างไรก็ตาม การทราบขอ้มูลพื�นฐานทาง
พนัธุกรรมของสุกรพื�นเมอืงภาคใต้จะช่วยให้วางแผนพัฒนาปรบัปรุงพันธุ์และอนุรกัษ์สุกร
พื�นเมอืงภาคใต้ การตั �งเป้าหมายในการปรบัปรุงพนัธุ์ได้อย่างเหมาะสม โดยอาจวางแผนการ
ผสมพนัธุโ์ดยใชสุ้กรพื�นเมอืงภาคใตเ้ป็นสายแมแ่ละผสมขา้มพนัธุก์บัสุกรสายพนัธุย์โุรป 
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1.บทน ำ 
สุกรพืน้เมอืงไทยจดัเป็นสุกรทีม่ไีขมนัสงู มกีารเจรญิเตบิโตชา้ ใหเ้นื้อแดงน้อยและให ้

จ านวนลูกต่อครอกต ่า (Nakai,2008) แต่อย่างไรกต็าม สุกรพื้นเมอืงมขี้อดอีื่นๆหลายประการ 
เช่น สามารถปรบัตวักบัสิ่งแวดล้อมได้ด ีใช้ประโยชน์จากอาหารที่มีคุณภาพต ่าได้ดีและยงั
ทนทานต่อโรค โดยเฉพาะอยา่งยิง่ทนต่อพยาธ ิสุกรพื้นเมอืงในประเทศมอียู่ด้วยกนัหลายสาย
พนัธุ ์ไดแ้ก่ พนัธุร์าดหรอืกระโดน พวง ควายและไหหล า เป็นตน้  

การเลีย้งสุกรพื้นเมอืงส่วนใหญ่นิยมเลี้ยงเป็นอาชพีเสรมิ โดยจะเลี้ยงไวห้ลงับ้านหรอื
เลี้ยงแบบปล่อยอิสระ ซึ่งมีต้นทุนในการเลี้ยงต ่าเมื่อเทียบกบัการเลี้ยงสุกรแบบการค้า ใน
ปจัจุบนัพบว่าการเลี้ยงสุกรพื้นเมืองในบ้างพื้นที่ค่อยๆลดต ่าลง เนื่องจากความต้องการของ
ผู้บริโภคมีน้อย การหนัมาเลี้ยงสุกรพนัธุ์ต่างประเทศมากขึ้น และใช้เวลานานกว่าจะได้รบั
ผลตอบแทน ซึง่มโีอกาสทีสุ่กรพืน้เมอืงพนัธุแ์ทท้ี่เลี้ยงในภาคอื่นๆจะลดลงและสูญหายไป จาก
การส ารวจในปี 2559 พบวา่ มปีระชากรสุกรพืน้เมอืงในประเทศไทยอยู ่530,901 ตวั ส่วนใหญ่มี
การเลี้ยงในบริเวณทางภาคเหนือ รองลงมาเป็นภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ ภาคกลาง ภาค
ตะวนัออก ตามล าดบั และภาคใตม้กีารเลี้ยงสุกรพื้นเมอืงน้อยที่สุด สุกรพื้นเมอืงภาคใต้ พบว่า
ส่วนใหญ่เป็นสุกรพนัธุไ์หหล า พนัธุพ์วง และพนัธุร์าด มกัเรยีกกนัว่า หมูขีพ้ร้า จากการส ารวจ
การกระจายตวัของสุกรพืน้เมอืงภาคใต ้พบการเลีย้งส่วนใหญ่ในแถบภาคใตต้อนบนในจงัหวดั สุ
ราษฎรธ์านี นครศรธีรรมราช กระบี่ พงังา และภูเกต็ และแถบภาคใต้ตอนล่าง ในจงัหวดั ตรงั 
สงขลา ปตัตานี เป็นตน้ ซึง่คาดวา่น่าจะมคีวามหลากหลายทางพนัธุกรรมค่อนขา้งสงู 

ทีผ่่านมามกีารศกึษาพื้นฐานโครงสร้างความหลากหลายทางพนัธุกรรมของประชากร
สุกรพนัธุ์พื้นเมอืงไทย มคีวามหลากหลายทางพนัธุกรรมค่อนขา้งสูง (Chaiwatanasin et al., 
2002; Charoensook et al., 2009 Chaweewan et al., 2014) อย่างไรกต็าม ความเขา้ใจใน
พื้นฐานความแปรปรวนทางพนัธุกรรมของประชากรสุกรพื้นเมืองภาคใต้มีอยู่อย่างจ ากัด 
การศกึษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมจงึเป็นแนวทางหนึ่งทีจ่ะใหเ้ขา้ใจในพืน้ฐานโครงสร้าง
ความหลากหลายทางพนัธุกรรมของประชากรสุกรพนัธุพ์ืน้เมอืงมากยิง่ขึน้ ซึง่หากประชากรสุกร
พื้นเมืองภาคใต้ มีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงสามารถน ามาใช้ประโยชน์เพื่อเป็น
แหล่งข้อมูลทางพนัธุกรรม และน าไปใช้ในการคดัเลือกและพฒันาสายพนัธุ์สุกรพื้นเมอืงให้
เหมาะสมกบัความตอ้งการของเกษตรกรและผูบ้รโิภคได ้

การศกึษาความหลากหลายทางพนัธุกรรม ความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมและโครงสร้าง
ประชากรของสิง่มชีวีติมกัจะนิยมใชเ้ครื่องดเีอน็เอในส่วนของ Microsatellites และ SNPs การใช้
เครื่องหมายดเีอน็เอ Microsatellites ในการตรวจสอบโดยพจิาราณาจากภาพถ่ายเจลนัน้ มกัพบ
ปญัหาความไม่ชดัเจนของแบนดเีอน็เอ และมคีวามยุง่ยากในวเิคราะห์รูปแบบอลัลลี ขณะที่การ
ใช้ข้อมูล SNPs จ าเป็นต้องใช้จ านวนข้อมูลค่อนข้างมาก และมีค่าใช้จ่ายในการวเิคราะห์
ค่อนขา้งสงู ปจัจุบนัมกีารน าเครื่องหมายดเีอน็เอใหม่ๆทีม่คีวามแม่นย า ค่าใช้จ่ายต ่ากว่า และมี
ความรวดเรว็เขา้มาใช ้เช่น DNA barcoding และ Insertion-deletion polymorphisms (indels) 
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DNA barcoding เป็นเครื่องหมายดีเอ็นเอที่มีขนาดสัน้ๆที่สามารถใช้บอกความ
หลากหลายทางพนัธุกรรม ศกึษาดา้นววิฒันาการและความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของสิง่มชีวีติ
และจ าแนกความแตกต่างระหวา่งสิง่มชีวีติไดท้ ัง้ในระดบัสปีชสีแ์ละสายพนัธุ์ โดยต าแหน่งดเีอน็
เอที่ใช้เป็นเครื่องหมาย มกัอยู่บรเิวณไมโตคอนเดรยีดเีอน็เอ เช่น ยนี Cytochrome oxidase 
subunit I (COI) (Hebert et al. 2003), Cytochrome b gene (cyt b), D-loop region, 
12SrRNA และ16SrRNA (Ferri et al., 2009) อยา่งไรกต็าม ยนี Cytochrome oxidase subunit 
I (COI) เป็นยนีที่ได้รบัความนิยมค่อนข้างสูงในการจ าแนกความแตกต่างทางพันธุกรรม 
เนื่องจากมคีวามผนัแปรสงูและมอีตัราการคนืสภาพสูงกว่าดเีอน็เอบรเิวณอื่นๆ (Hajibabaei et 
al., 2006; Hebert et al. 2003; Orville et al., 2013) 

ส่วน Insertion-deletion markers (InDels) เป็นเครื่องหมายดเีอน็เอที่อาศยัขอ้มูลการ
เกดิการกลายพนัธุ์แบบ insertion/deletion การเกิด insertion/deletion มชี่วงเบส ตัง้แต่1 bp 
จนถึง 10,000 bp สัน้ๆ ทัว่ทัง้จโีนม นอกจากนี้รูปแบบอลัลลีที่พบเป็นแบบ diallelic markers 
สามารถน ามาใชใ้นการศกึษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมและความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรม 
ขอ้ดีของการใช้เครื่องหมายดีเอน็เอ indels สามารถวเิคราะห์รูปแบบอลัลลีได้ง่าย ท าให้การ
ตรวจสอบมคีวามแม่นย าสงู อกีทัง้มกีารกระจายอยู่ท ัว่ทัง้จโีนม (Väli et al., 2008; Mills et al., 
2011; Maw et al., 2015) โดยมีรายงานการศึกษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมและ
โครงสรา้งทางพนัธุกรรมของไก่พืน้เมอืงในประเทศพม่า ไทยและลาวด้วยเครื่องหมายดเีอน็เอ 
Indels ซึ่งพบความหลากหลายทางพนัธุกรรมค่อนขา้งสูง (Maw et al., 2015) เช่นเดยีวกบั 
Maw et al. (2012) การศกึษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมและโครงสรา้งทางพนัธุกรรมของ
ไก่พืน้เมอืงในประเทศพม่าและอนิโดนีเซยี เป็นตน้ 

 
2.วตัถปุระสงค ์

2.1 เพื่อศกึษาความหลากหลายทางพนัธุกรรม ความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมและจ าแนก 
สายพนัธุส์ุกรพืน้เมอืงภาคใต ้เปรยีบเทยีบกบัสุกรสายพนัธุแ์ทต่้างประเทศ (ดรูอ็ค แลนดเ์รซ 
และลารจ์ไวท)์ และสุกรลกูผสมโดยใชเ้ทคนิคดเีอน็เอบารโ์คด้ดิง้ 

2.2 เพื่อวเิคราะหค์วามหลากหลายทางพนัธุกรรม โครงสรา้งพนัธุกรรม และจดักลุ่ม 
ทางพนัธุกรรมของสุกรพืน้เมอืงไทยเปรยีบเทยีบกบัสุกรสายพนัธุแ์ทต่้างประเทศ (ดรูอ็ค แลนด์
เรซ และลารจ์ไวท)์ และสุกรลกูผสม โดยใชด้เีอน็เอเครื่องหมาย InDel 
 
3. วิธีกำรด ำเนินงำนวิจยั 

การศกึษาครัง้นี้ไดด้ าเนินงานวจิยัทีภ่าควชิาสตัวศาสตร ์คณะทรพัยากรธรรมชาต ิ 
มหาวทิยาลยัสงขลานครนิทร ์วทิยาเขตหาดใหญ่ จ านวนสตัวท์ดลอง กระบวนการจบัสตัวแ์ละ
การเจาะเลอืดสตัวไ์ดผ้่านพจิารณาจากคณะกรรมการก ากบัดูแลการด าเนินการต่อสตัวเ์พื่องาน
ทางวิทยาศาสตร์ของสถานที่ด าเนินการ (คกส.)  ของมหาวิทยาลัยสงขลานครินทร์ 



3 
 

(Ref.21/2019) ซึ่งอยู่ภายใต้สถาบนัพฒันาการด าเนินการต่อสตัว์เพื่องานทางวทิยาศาสตร ์
(สพสว.) ส านกังานคณะกรรมการวจิยัแห่งชาต ิ(วช.) 
3.1 กำรศึกษำควำมหลำกหลำยทำงพนัธกุรรม ควำมสมัพนัธท์ำงพนัธกุรรมและจ ำแนก
สำยพนัธุส์กุรโดยใช้เทคนิคดีเอน็เอบำรโ์ค้ดด้ิง 

3.1.1 ตวัอยา่งและการสกดัดเีอน็เอ 
สุ่มเกบ็ตวัอยา่งเลอืดสุกรพืน้เมอืงภาคใต ้จากสุกรทีเ่ลีย้งบรเิวณพื้นที่ภาคใต้ตอนบนใน

จงัหวดัสุราษฎร์ธานี นครศรธีรรมราช พงังา และกระบี่ และบรเิวณภาคใต้ตอนล่างในจงัหวดั 
ตรงั สงขลา และปตัตานี โดยในขัน้ตอนการเกบ็ตวัอย่างจะหลกีเลี่ยงการเกบ็ตวัอย่างสุกรที่มี
ความสมัพนัธ์ทางสายเลือดกนั ท าการเก็บตวัอย่างเลือดสุกรจากเส้นเลือดด าบริเวณล าคอ
ปรมิาตร 10 ml น าเลอืดทีไ่ดใ้ส่ในหลอดเกบ็เลอืด ขนาด 15 ml ที่มสีารป้องกนัการแขง็ตวัของ
เลอืด (EDTA) 0.5 mM ปรมิาตร 1000 µl และเกบ็ตวัอยา่งเลอืดสุกรในลงับรรจุน ้าแขง็หลงัจาก
นัน้ น าไปเกบ็ทีอุ่ณหภมู ิ4 ºC และน าไปสกดัดเีอน็เอ โดยสกดัดเีอน็เอโดยใช้ E.Z.N.A.® Blood 
DNA Mini จากนัน้น าไปตรวจสอบดว้ย Agarose gel electrophoresis และเจอืจางความเขม้ขน้
ดเีอน็เอ 

3.1.2 การเพิม่ปรมิาณสารพนัธุกรรมดว้ยเทคนิค Polymerase Chain  
Reaction (PCR) โดยใชเ้ทคนิคดเีอน็เอบารโ์คด้ 

น าจีโนมิกส์ดีเอ็นเอที่สกัดได้ ไปท าการเพิ่มปริมาณชิ้นส่วนยีน Cytochrome C 
Oxidase subunit I (COI) โดยท าการออกแบบไพรเมอร์ COI จากฐานขอ้มูลดเีอน็เอสุกรจาก 
GenBank (accession number: AF034253.1) โดยใช้โปรแกรม Primer Blast program บน
เวบ็ไซต์ http://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/primer-blast/  ไพรเมอร์ COI ประกอบด้วย F:5’-
GGGCTCACCACATATTCACC-3’ และ R:5’ GGAGGAGGACATCCGTGTAG-3’ ขนาด 533 
bp กระบวนการ PCR แต่ละปฏกิริยิาประกอบด้วยดเีอน็เอ เริม่ต้น 10 ng, Primer สายละ 5 
pmol, 10X Taq buffer ปรมิาตร 10 µl, 25 mM MgCl2 ปรมิาตร 4 µl, 1mM dNTPs ปรมิาตร 5 
µl เอนไซม ์Taq DNA polymerase 0.5 unit และเตมิน ้า (Sterile water) ให้ได้ปรมิาตรทัง้หมด 
50 µl ผสมเข้าด้วยกนัแล้วน าไปใส่เครื่องเพิม่ปรมิาณสารพนัธุกรรม (Polymerase Chain 
Reaction Machine (PCR Machine) มกีระบวนการดงันี้ Denaturation ที่อุณหภูม ิ94 ºC เป็น
เวลา 30 วนิาท ีอุณหภูม ิAnnealing 62ºC เป็นเวลา 30 วนิาท ีExtension ที่อุณหภูม ิ72 ºC 
เป็นเวลา 30 วนิาท ีจ านวน 35 รอบ จากนัน้ต่อด้วย Final extension ที่อุณหภูม ิ72 ºC เป็น
เวลา 5 นาท ี ตรวจสอบการปรากฏของดเีอน็เอและขนาดของดเีอน็เอด้วย 2% Agarose gel 
electrophoresis และยอ้มดว้ยสยีอ้ม Gel star 

3.1.3 การวเิคราะหห์าล าดบันิวคลโีอไทด์ 
น า PCR product ที่ได้ส่งไปวเิคราะห์หาล าดบันิวคลโีอไทด์ที่บริษทั First BASE 

Laboratories Sdn Bhd ประเทศมาเลยเซีย ซึ่ง PCR product ถูกน ามาท าให้บริสุทธิ ์
(purification) ดว้ยวธิ ีGel extraction จากนัน้น าไปวเิคราะหห์าล าดบัเบส โดยใชเ้ครื่อง Applied 
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Biosystems 3730XL Genetic Analyzer (Applied Biosystems, USA) และ ใช้ BigDye® 
Terminator v3.1 cycle sequencing kit  

3.1.4 การวเิคราะหข์อ้มลู 
น าขอ้มลูล าดบันิวคลโีอไทดท์ีข่องตวัอยา่งสุกรพืน้เมอืงไทยและล าดบัขอ้มูลดเีอน็เอของ

สุกรสายพนัธุ์ต่างๆ โดยใช้ขอ้มูลจากฐานข้อมูล GenBank (Table 1) ท าการตรวจสอบและ
เปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทด์ (Alignment) ด้วยโปรแกรม CLUSTAL MUSCLE (Edgar, 
2004) จากนัน้ท าการสร้าง Phylogenetic tree ด้วยวธิ ี Neighbor-joining โดยใช้โปรแกรม 
MEGA7 (Kumar et al., 2016) 

 
Table 1 Pig breeds and NCBI GenBank accession numbers  

Breeds Accession number Reference 

WB-Vietnam EF545572.1 Unpublished 

WB-Hainan EF545572.1 Wu et al. (2016) 
Dahe GQ220329.1 Unpublished 
Mong Cai KU556691.1 Nhien et al. (2016) 
Meishan KM998967.1 Ran et al. (2014) 

Landrace AF034253.1 Lin (1997) 
Bershire AY574045.1 Cho (2004) 
Large white AF486874.1 Yang et al. (2002) 

 
KC250275.1 Zhao and Yu (2012) 

Duroc AY337045.1 Cho (2013) 

 
AF486858.1 Yang et al. (2002) 

Hampshire AY574046.1 Unpublished 

Pietrain KC469587.1 Yu et al. (2013) 
Iberian FJ236994.1 Unpublished 

 
3.2 วิเครำะหค์วำมหลำกหลำยทำงพนัธกุรรม โครงสร้ำงพนัธกุรรม และกำรจดักลุ่มทำง
พนัธุกรรมของสุกรพื้นเมืองไทยเปรียบเทียบกบัสุกรสำยพนัธุ์แท้ต่ำงประเทศ (ดูรอ็ค 
แลนดเ์รซ และลำรจ์ไวท์) และสกุรลกูผสม โดยใช้ดีเอน็เอเครื่องหมำย InDel 

3.2.1 ตวัอยา่งและการสกดัดเีอน็เอ 
สุ่มเก็บตัวอย่างเลือดสุกร ประกอบด้วยสุกรพื้นเมืองภาคใต้ สุกรพื้นเมืองภาค

ตะวนัออกเฉียงเหนือ สุกรพนัธุแ์ทท้างการคา้ (ดรูอ็ค แลนดเ์รซ และลารจ์ไวท)์ และสุกรลูกผสม 
จ านวน 259 ตวั โดยสุกรพื้นเมืองภาคใต้ท าการสุ่มเกบ็ตวัอย่างจากสุกรที่เลี้ยงบริเวณพื้นที่
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ภาคใต้ตอนบนในจงัหวดัสุราษฎร์ธานี นครศรธีรรมราช พงังา และกระบี่ และบริเวณภาคใต้
ตอนล่างในจงัหวดั ตรงั สงขลา และปตัตานี (Table 2) ลกัษณะทางสณัฐานวทิยาของสุกร
พืน้เมอืงภาคใต ้(Figure 1) สุ่มเกบ็ตวัอยา่งสุกรพื้นเมอืงภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ จากจงัหวดั
สกลนคร จ านวน 30 ตวัอย่างสุกรสายพนัธุ์แท้ต่างประเทศ (ดูรอ็ค 20 ตวั แลนด์เรซ 31 ตวั 
ลารจ์ไวท ์32 ตวั) และสุกรลกูผสม (ดรูอ็ค 62.5% และเปียแตรง 37.5% (CB)) จ านวน 30 ตวั 

 
Table 2 Locations and number of southern Thai indigenous pig used in this study 

ล าดบั ต าแหน่งทีต่ ัง้ จ านวน (ตวั) 

1 อ. ครีรีฐันิคม จ. สรุาษฎรธ์าน ี 6 
2 อ. พระแสง จ.สรุาษฎรธ์าน ี 2 
3 อ. วภิาวด ีจ. สุราษฎรธ์าน ี 5 
4 อ. บา้นตาขนุ จ. สุราษฎรธ์าน ี 6 
5 อ. ทุ่งสง จ. นครศรธีรรมราช 14 
6 อ. เมอืง จ. นครศรธีรรมราช 5 
7 อ. ลานสกา จ. นครศรธีรรมราช 1 
8 อ. จุฬาภรณ์ จ. นครศรธีรรมราช 6 
9 อ. พรหมครี ีจ. นครศรธีรรมราช 1 
10 อ. เชยีรใหญ่ จ. นครศรธีรรมราช 2 
11 อ. หวัไทร จ. นครศรธีรรมราช 5 
12 อ. พปินู จ. นครศรธีรรมราช 7 
13 อ. ทา้ยเหมอืง จ. พงังา 9 
14 อ. ตะกัว่ปา่ จ. พงังา 6 
15 อ. เขาพนม จ. กระบี ่ 5 
16 อ. เหนือคลอง จ. กระบี ่ 3 
17 อ. ล าทบั จ. กระบี ่ 1 
18 อ. หว้ยยอด จ. ตรงั 12 
19 อ. หาดใหญ่ จ. สงขลา 17 
20 อ. สทงิพระ จ. สงขลา 2 
21 อ. โคกโพธิ ์ จ. ปตัตานี 2 

รวม  117 
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โดยในขัน้ตอนการเกบ็ตวัอย่างจะหลกีเลี่ยงการเกบ็ตวัอย่างสุกรที่มคีวามสมัพนัธ์ทาง
สายเลอืดกนั ท าการเกบ็ตวัอยา่งเลอืดสุกรจากเสน้เลอืดด าบรเิวณล าคอปรมิาตร 10 ml น าเลอืด
ที่ได้ใส่ในหลอดเกบ็เลอืด ขนาด 15 ml ที่มสีารป้องกนัการแขง็ตวัของเลอืด (EDTA) 0.5 mM 
ปรมิาตร 1000 µl น าไปสกดัดเีอน็เอ โดยใช้ชุด E.Z.N.A.® Blood DNA Mini จากนัน้น าไป
ตรวจสอบดว้ย Agarose gel electrophoresis และเจอืจางความเขม้ขน้ดเีอน็เอ 
 

      
(a)                                                  (b) 

Figure 1 The coat color patterns of Southern Thai indigenous pig. (a) black spotting pig 
and black with white clolor on the feet and belly pig and (b) all-black pig 

3.2.2 การเพิม่ปรมิาณสารพนัธุกรรมดว้ยเทคนิค Polymerase Chain Reaction (PCR) 
และตรวจสอบรปูแบบยนีดว้ย Agarose gel electrophoresis 

จโีนมกิสด์เีอน็เอทีส่กดัได ้น าไปเพิม่ปรมิาณชิน้ส่วนดเีอน็เอในดเีอน็เครื่องหมาย InDel 
จ านวน 14 ยนี ดว้ยวธิ ีPCR (Table3) แต่ละปฏกิริยิาประกอบด้วย ดเีอน็เอตัง้ต้น 10 ng, ไพร
เมอร์ forward และ ไพรเมอร์ reverse ที่มคีวามเขม้ขน้ไพรเมอร์ละ 5 pmol , 10X Taq buffer 
ปรมิาตร 1 µl, 25 mM MgCl2 ปรมิาตร 0.8 µl, 10mM dNTPs ปรมิาตร 1 µl และเอนไซม์ Taq 
DNA polymerase 0.5 unit เตมิน ้าให้ปรมิาตรครบ 10 µl ผสมเขา้ด้วยกนั น าเขา้เครื่อง PCR 
โดยก าหนดให้แต่ละปฏกิริยา เริม่ด้วยการท า Denaturation ที่อุณหภูม ิ94 ºC เป็นเวลา 30 
วนิาท ีอุณหภมู ิannealing 60-62ºC เป็นเวลา 30 วนิาท ีExtension ทีอุ่ณหภมู ิ72 ºC เป็นเวลา 
30 วนิาท ีจ านวน 35 รอบ จากนัน้ต่อด้วย Final extension ที่อุณหภูม ิ72 ºC เป็นเวลา 5 นาท ี
ตรวจสอบการปรากฏของดเีอน็เอและขนาดของดเีอน็เอด้วย 3% Agarose gel electrophoresis 
และยอ้มดว้ยสยีอ้ม Gel star เพื่อบนัทกึการปรากฎของขนาดดเีอน็เอ 

3.2.3 การวเิคราะหค์วามหลากหลายทางพนัธุกรรม 
รูปแบบอลัลีลในสุกรพนัธุ์ต่างๆที่ได้จากตรวจสอบด้วยเครื่องหมายดีเอ็นเอ InDels 

จ านวน 14 โลไซ ถูกน ามาวเิคราะห์ค่าความถี่ของอลัลลี ค่าเฮทเทอโรไซโกซติี้สงัเกต (He) ค่า
เฮทเทอโรไซโกซติี้คาดหมาย (Ho) ค่า Percentage Polymorphic loci ค่า Fixation index (F) 
ค่า inbreeding coefficient (FIS) และ ค่า degree of genetic differentiation among 
populations (FST) ดว้ยโปรแกรม GenAlEx 6.51 (Peakall and Smouse, 2012)  
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Table 3 List of 14 functional InDels marker used in this study 
Gene1 SSC Primer sequence (5' to 3') Size (bp)a Reference 

FSHB 2 F:CCTTTAAGACATCAATGGCA 460 or 168 bp Ren et al. (2013) 

  
R:AGTGGTTTTTCCTTCCTTTTC 

 
 

DGAT2 4 F: AGTGTGGATGTGGAGAAGGG 133 or 120 bp Zang et al. (2016) 

  
R:ACAAATACACGAGCCTGAGG 

 
 

Oct4 6 F:CTTCCACTTGGCTACTTCTTT 344 or 322 bp Ren et al. (2017) 

  
R:GCTGTGGCATAGGTTTGAT 

 
 

MMP2 6 F:TTGACGACGATGAGCTGTG 415 or 392 bp Huang et al. (2009) 

  
R:TCGAAGTTGTAGGTGGTGGA 

 
 

GPX-5 7 F:TAGACACGTCACTTCACCTCC 630 or 110 bp Mackowski et al. (2014) 

  
R:GGGAGTAAGCATTTTCTCTGTG 

 
 

VRNT 7 F:GGCAGGGAAGGTGTTTGTTA 411  or 120 bp Polasik et al. (2018) 

  
R:GACTGGCCTCTGTCCCTTG  

 
 

KIT 8 F:GTAAGGCCCAGATGTTCTTCCT 538 or 524 bp Klomtong et al. (2015) 

  
R:CAACCGGACCTACTGAAATGAC 

 
 

UCP2 9 F:CAGAGGGGATGGGACGTGTC 266 or 250 bp Yanhua et al. (2007) 

  
R:CTCTGAAGCAAGCCCCCTCC 

 
 

POU1F1 13 F:CATTCCCATTCTGCCATT TG 1091 or 778 bp Song  et al. (2007) 

  
R:CCTGTTGCTGTGTTTCCCAG 

 
 

MUC13 13 F:TTCTACTCTGATTCCACATCACG 151 or 83 bp Ren et al. (2013) 

  
R:TGGTCATGTCTAGGACTCTTTGAG 

 
 

Mx1 13 F:AAGCGCATCTCCAGCCACATC 611 or 600 bp Sumantri et al. (2001) 

  
R:TGACCCTTCTATGATGCTATG 

 
 

FGFR2 14 F:GATTTAGCCGCCAGAAATGTT 1000 or 750 bp Aldenhoven et al. (2007) 

  
R:GTACACGCGATCAAAAAGGG 

 
 

INHA 15 F:CCCGTGTCCTCACGGATACCAGT 663 or 380 bp Li et al. (2016) 

  
R:GTGCTGGGACGGCCGGAATAC 

 
 

SPEF2 16 F:GGCAATATCAAGGTCTTTCCA 421 or 354 bp Chen  et al. (2007) 

  
R1:GGCAATATCAAGGTCTTTCCA 

 
 

    R2:GCAGGAGAGGAGAATGACCA   
  1 POU1F1= POU Class 1 Homeobox 1; DGAT2= Diacylglycerol O-Acyltransferase 2; FGFR2= 

Fibroblast growth factor receptor 2; VRNT= Vertnin; UCP2= Uncoupling Protein 2; FSHB= Follitropin 
subunit beta; SPFE2= sperm flagella 2; OCT4= Octamer-binding transcription factor-4; GPX-5= 
Glutathione peroxidase 5; INHA= Inhibin Subunit Alpha; MUC13= Mucin 13; Mx1= MX Dynamin Like 
GTPase 1; MMP2= Matrix Metalloproteinase 2; KIT= V-kit Hardy-Zuckerman 4 feline sarcoma viral 
oncogene homolog 
 
 
 



8 
 

3.2.4 การวเิคราะหโ์ครงสรา้งประชากรและการจดักลุ่มทางพนัธุกรรม  
ขอ้มลูรปูแบบจโีนไทป์ทีพ่บทัง้หมด น ามาวเิคราะหค์่าระยะห่างทางพนัธุกรรม (Genetic 

distance, Da ) (Nei et al., 1983) ระหวา่งประชากรสุกรทัง้ 12 กลุ่ม จากนัน้น าค่า Da ระหว่าง
ประชากรมาจดักลุ่มมดว้ยการวเิคราะห ์Neighbor-joining แลว้สรา้ง Neighbor-joining tree เพื่อ
แสดงความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมระหว่างประชากรโดยใช้โปรแกรม POPTREE2 และการ
วเิคราะหบ์ทูสแตรป (bootstrap analysis) (จ านวนซ ้า: 1000) (Takezaki et al. 2009) 

วเิคราะห์ Principal Coordinate Analysis (PCoA) ของประชากรสุกรทัง้ 12 กลุ่ม โดย
น าขอ้มลูอลัลลีทีพ่บทัง้หมด มาค านวณค่าระยะห่างทางพนัธุกรรม (Genetic distance, Da) แลว้
น าค่า Eigenvalue ของแกน PC1 และ PC2 ของแต่ละกลุ่มประชากรมาสร้างกราฟการกระจาย 
(Scattered plot) ด้วยโปรแกรม GenAlEx 6.51 (Peakall and Smouse, 2012) เพื่อแสดง
ความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมระหวา่งประชากร  

ขอ้มูลที่ได้จากการวเิคราะห์จโีนไทป์ของแต่ละประชากร ที่ถูกตรวจสอบด้วยดีเอน็เอ
เครื่องหมาย InDel จ านวน 14 โลไซ น ามาวเิคราะห์ขอ้มูลเพื่อศกึษาโครงสร้างของประชากร 
สุกร ด้วยโปรแกรม STRUCTURE 2.3.1 (Pritchard et al., 2000) โดยก าหนดเงื่อนไขในการ
วเิคราะห์ขอ้มูล (parameters set) ดงันี้ ก าหนดค่าจ านวนประชากร (K) ตัง้แต่ 1–10 แต่ละ
ประชากร K โปรแกรมจะวเิคราะห์ซ ้าจ านวน 2 ครัง้ ก าหนดค่าเริม่ต้น burn-in 10,000 รอบ 
ตามด้วย 100,000 iterations ใช้โมเดลแบบ admixture และความสมัพนัธ์ของความถี่อลัลีล
ระหวา่งประชากร (correlated allele frequencies between populations) ซึง่ผลลพัธ์ที่คาดหวงั
ว่าจ านวนประชากรที่น่าจะเป็นจริงตามทฤษฎีแสดงในรูป Bar plot จากนัน้น าผลที่ได้จาก
โปรแกรม STRUCTURE 2.3.1 ไปวเิคราะห์ต่อด้วยโปรแกรม Structure Harvester  (http:// 
http://taylor0.biology.ucla.edu/structureHarvester/) เพื่อวเิคราะห์จ านวนกลุ่มทางพนัธุกรรม
ของประชากร โดยพจิารณาจากค่า DeltaK สงูสุด 
 
4. ผลและวิจำรณ์กำรศึกษำ 
4.1 ความหลากหลายทางพนัธุกรรม ความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมและการจ าแนกสุกรพืน้เมอืง
ภาคใตโ้ดยใชเ้ทคนิคดเีอน็เอบารโ์คด้ดิง้ 
 ผลการวเิคราะหล์ าดบันิวคลโีอไทดบ์รเิวณยนีไมโตคอนเดรยี COI ในช่วงล าดบันิวคลโีอ
ไทดต์ัง้แต่ +1056 ถงึ +1582 bp ในสุกรพืน้เมอืงภาคใตจ้ านวน 70 ตวัอยา่ง น าผลทีไ่ด้
เปรยีบเทยีบความหลากหลายและความแตกต่างทางพนัธุกรรมกบัสุกรสายพนัธุย์โุรป สุกรสาย
พนัธุเ์อเชยีโดยอาศยัขอ้มลูอา้งองิจาก GenBank (Table4) ดว้ยโปรแกรม CLUSTAL MUSCLE  

เมื่อเปรยีบเทยีบล าดบันิวคลโีอไทดท์ีพ่บในสุกรพืน้เมอืงภาคใตเ้ปรยีบเทยีบกบัล าดบั 
นิวคลโีอไทด์จากฐานขอ้มูล GenBank accession number AF034253.1 พบต าแหน่งนิวคลโีอ
ไทดท์ีม่คีวามแตกต่างกนัในสุกรพืน้เมอืงภาคใตจ้ านวน 10 ต าแหน่ง ซึง่เกดิการกลายพนัธุ์แบบ 
Transition อยา่งไรกต็ามล าดบันิวคลโีอไทดท์ีต่ าแหน่ง +c1571 และ+c1581 พบได้เฉพาะสุกร
พืน้เมอืงภาคใต ้และเมื่อพจิารณาในรปูของ Haplotype มจี านวน 9 Haplotype ในสุกรสายพนัธุ์
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ยุโรป พบว่ามีจ านวน 2 Haplotypes ประกอบด้วยรูปแบบ Haplotype E1 และ E2 สุกรสาย
พนัธุเ์อเชยีมจี านวน 2 Haplotypes เช่นเดยีวกนั คอื A1 และ A2 ขณะทีสุ่กรพืน้เมอืงภาคใต้พบ
จ านวน 5 Haplotypes (Table 4) ดงันัน้ จากผลการทดลองสามารถน าขอ้มลูล าดบันิวคลโีอไทด์
บรเิวณยนีไมโตคอนเดรยี COI หรอืดเีอน็เอบาร์โค๊ดดิ้ง มาใช้ในการจ าแนกความแตกต่างทาง
พนัธุกรรมระหวา่งสุกรพืน้เมอืงภาคใต ้สุกรสายพนัธุย์โุรปและสุกรสายพนัธุเ์อเชยีได ้
 
Table 4 Haplotypes of mtDNA COI region observed in Thai indigenous pig and other pig 
breeds 

Breeds/Haplotypes 
  

H  
Nucleotide position 

1080 1161 1248 1254 1297 1421 1536 1546 1571 1572 1581 

European pig breeds  
      

      Duroc  E1 T C C C C G C G C T G 

Hampshire  E2 T C C C C A C G C T G 

Landrace  E2 T C C C C A C G C T G 

Pietrain  E2 T C C C C A C G C T G 

Large White  E2 T C C C C A C G C T G 

Iberian  E2 T C C C C A C G C T G 

Asian pig  breeds   
      

      WB-Vietnam  A1 C T T C C A C G C T G 

WB-Hainan  A1 C T T C C A C G C T G 

Mong cai  A1 C T T C C A C G C T G 

Meishan  A1 C T T C C A C G C T G 

Dahe  A1 C T T C C A C G C T G 

Berkshire  A2 C T T C C A A G C T G 

Thai indigenous pig  
      

      TP1 (n=3) TP1 C T T C C A C A T C A 

TP2 (n=9) TP2 C T T T C A C A T T A 

TP3 (n=5) TP3 C T T T C A C G T C A 

TP4 (n=12) TP4 C T T C T A C G T T A 

TP5 (n=51) TP5 C T T C C A C G T C A 

 
 อยา่งไรกต็าม มรีายงานการศกึษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมของสกุรพืน้เมอืงไทย 
โดยใชข้อ้มลูความผนัแปรของยนี Cytochrome b อภชิาตแิละรญัจวน 2558 ท าการศกึษาความ
หลากหลายทางพนัธุกรรมของสุกรพืน้เมอืงในจงัหวดัสงขลาจากยนีไมโตคอนเดรยี cytochrome 
b ท าการส ารวจและเกบ็ขอ้มลูของสุกรพืน้เมอืง จ านวน 21 ตวั ในจงัหวดัสงขลาพื้นที่ 5 อ าเภอ 
ไดแ้ก่ อ าเภอเมอืง จะนะ คลองหอยโข่ง รตัภูมแิละกระแสสนิธุ์ จากขอ้มูลความผนัแปรของยนี 
cytochrome b สามารถจดักลุ่มสุกรพืน้เมอืงในจงัหวดัสงขลา ออกเป็น 4 กลุ่ม แต่ไม่ชดัเจนนกั  



10 
 

นิชนนัทแ์ละคณะ (2551) ไดศ้กึษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมของสุกรพืน้เมอืง ใน
เขตภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ จ านวน 19 ตวัอย่าง จากจงัหวดั สกลนคร ศรสีะเกษ นครพนม 
มุกดาหาร และสุรนิทร ์จากการเปรยีบเทยีบล าดบันิวคลโีอไทด์ของยนี Cytochrome b มคีวาม
ผนัแปรของล าดบันิวคลโีอไทด ์43 ต าแหน่ง และมรีปูแบบ Haplotype ทีพ่บสุกรพืน้เมอืง ในเขต
ภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ จ านวน 9 Haplotype แต่ไม่สามารถจ าแนกพนัธุกรรมของสุกร
พืน้เมอืงไดแ้ต่อยา่งไรกต็ามยงัไม่มรีายงานการศกึษายนี COI ในประชาสุกรพืน้เมอืงไทย 

ยนีไมโตคอนเดรยี COI หรอืทีเ่รยีกกนัโดยทัว่ไปวา่ ”ดเีอน็เอบาร์โค้ด” ยนี COI เป็นยนี
ทีน่ิยมใชก้นัอยา่งกวา้งขวางในการจ าแนกชนิดของสิง่มชีวีติ ดเีอน็เอบารโ์ค๊ดดิง้เป็นดเีอน็เอสาย
สัน้ๆ เป็นบรเิวณทีเ่ป็นล าดบัอนุรกัษ์ มคีวามผนัแปรระหวา่งสิง่มชีวีติทัง้ในระดบัสปีชสี์และสาย
พนัธุ ์มกีารน ามาใชใ้นการศกึษาววิฒันาการ ความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรม เพื่อใช้บ่งบอกความ
แตกต่างทางพนัธุกรรมระหวา่งสิง่มชีวีติ ดเีอน็บารโ์ค๊ดดิง๊ที่นิยมใช้ส่วนใหญ่นอกจาก COI แล้ว 
ยงัมดีเีอน็เอที่อยู่บนไมโตคอนเดรยีในบรเิวณอื่นๆ เช่น 16SrRNA 12SrRNA Cyto B และ D-
loop เป็นต้น  (Hebert et al. 2003; Alves et al., 2009) อย่างไรกต็าม Orville (2013) ศกึษา
ความผนัแปรของดเีอน็เอบารโ์ค๊ดดิง้ในสตัวเ์ศรษฐกจิและสตัวล์ูกผสมในกลุ่ม Class Mammalia 
ในประเทศฟิลปิปินส ์โดยดเีอน็เอบาร์โค๊ดดิ้ง COI สามารถใช้จ าแนกความแตกต่างระหว่างสปี
ชสีข์องสตัวแ์ลว้ยงัสามารถจ าแนกความแตกต่างรายตวัระหวา่งสตัวภ์ายในครอบครวัเดยีวกนัได ้
นอกจากนี้ Orville et al. (2013) ไดศ้กึษาจ าแนกความแตกต่างทางพนัธุกรรมระหว่างสุกรพนัธุ์
แทแ้ละสุกรลกูผสมดว้ยดเีอน็เอบารโ์ค๊ดดิ้ง COI สามารถใช้จ าแนกความแตกต่างของสุกรพนัธุ์
แทท้ีเ่ลีย้งในประเทศฟิลลปิปินสเ์ปรยีบเทยีบกบัฐานขอ้มลูสุกรพนัธุแ์ทจ้ากฐานขอ้มูล GenBank 
ได ้ผลการวเิคราะหค์วามสมัพนัธท์างพนัธุกรรมของสุกรพืน้เมอืงไทยและสุกรสายพนัธุอ์ื่นๆดว้ย
การสรา้ง phylogenetic tree วธิ ีneighbor-joining (Figure 2) 
 จากขอ้มลู Dendrogram สามารถแบ่งกลุ่มสุกรออกเป็น 2 กลุ่มอย่างชดัเจน คอื กลุ่มที ่
1 ประกอบด้วย สุกรสายพนัธุ์ยุโรป (Hamshire  Landrace Pietran Large white Iberian และ
Duroc)และกลุ่มที ่2 ประกอบดว้ย สุกรปา่เอเชยี (WB-Hainan และ WB-Vietnam) สุกรพืน้เมอืง
เอเชยี (Mong Cai  Dahe และ Meishan) สุกรพนัธุ์เบอร์กเชยีร์ (Berkshire) และสุกรพื้นเมอืง
ภาคใต ้(TP1-TP5) โดยสุกรพืน้เมอืงภาคใตท้ าการสุ่มตวัอย่างสุกรจากพื้นที่บรเิวณภาคใต้ของ
ประเทศไทยในจงัหวดั จงัหวดัสุราษฎร์ธานี นครศรีธรรมราช พงังา และกระบี่ และบรเิวณ
ภาคใตต้อนล่างในจงัหวดั ตรงั สงขลา และปตัตานี ถูกจดัอยู่ในกลุ่มเดยีวกนั ทัง้นี้อาจเป็นผล
เนื่องมาจากระยะห่างทางภมูศิาสตรท์ีม่คีวามใกลก้นั ท าใหม้กีารเคลื่อนยา้ยพนัธุกรรมจากทีห่นึ่ง
ไปยงัอกีทหีนึ่งไดง้่าย จนเกดิการผสมกนัภายในเครอืญาต ิมรีายงานว่าสุกรพื้นเมอืงจนีเป็นต้น
ก าเนิดของสุกรพืน้เมอืงทีเ่ลีย้งในเขต Southeast Asia (Larson et al., 2010) 
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Figure 2 Phylogenetic tree of the COI region of porcine mtDNA sequence constructed 
by Neighbor‐Joining (NJ) method using MEGA 7 software. Five haplotypes observed in 
Thai indigenous pig are indicated by circle. Also, European pig breeds and Asian pig 
breeds sequences were used for construction of the phylogenetic tree 
 

โดยสุกรพื้นเมอืงจนีที่เริม่ต้นน ามาเลี้ยงในประเทศไทย คอืสุกรพนัธุ์ไหหล า (Hainan) 
ซึง่เลีย้งกนัมากในแถบภาคใตข้องประเทศไทย จงึเป็นเหตุผลทีพ่บวา่สุกรพืน้เมอืงภาคใตม้คีวาม
ใกลช้ดิทางพนัธุกรรมกบัสุกรปา่ (WB-Hainan) ทีพ่บบรเิวณมณฑลไหหล าซึ่งอยู่ทางตอนใต้สุด
ของประเทศจนี และจาก Dendogram พบว่าสุกรพนัธุ์เบอร์กเชยีร์ (Berkshire) ถูกจดัอยู่กลุ่ม
เดยีวกบักนัสุกรปา่เอเชยีและสุกรพื้นเมอืงไทย อาจเนื่องจากการพฒันาและปรบัปรุงพนัธุ์ของ
สุกรเบอรก์เชยีรม์กีารใชสุ้กรพืน้เมอืงจนีร่วมดว้ย 
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 สอดคลอ้งกบัรายงานของ Yu et al. (2013) ที่ศกึษาความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของ
สุกรสายพนัธุเ์อเชยี (สุกรพืน้เมอืงจนี) และสุกรสายพนัธุย์โุรป ด้วยการสร้าง phylogenetic tree 
จากขอ้มลูความผนัแปรของล าดบันิวคลโีอไทด์บนไมโตคอนเดรยีดเีอน็เอ สามารถจดักลุ่มทาง
พนัธุกรรมของสุกรออกเป็นสองกลุ่ม คอื สุกรสายพนัธุ์เอเชยี (สุกรพื้นเมอืงจนี) และสุกรสาย
พนัธุย์โุรป โดยสุกรพนัธุเ์บอรก์เชยีรจ์ดัอยูก่ลุ่มเดยีวกบัสุกรสายพนัธุเ์อเชยี  
4.2 ควำมหลำกหลำยทำงพนัธกุรรมและโครงสร้ำงประชำกรของสกุรพื้นเมืองไทยและ
สกุรพนัธุแ์ท้ทำงกำรค้ำและสกุรลกูผสม 

4.2.1 ความหลากหลายทางพนัธุกรรมและความแตกต่างทางพนัธุกรรม 
จากการตรวจสอบรูปแบบของดเีอน็เอเครื่องหมาย InDels จ านวน 14 ยนี (POU1F1, 

FSHB, MUC13, DGAT2, KIT, FGFR2, VRTN, OCT4, MMP2, SPEF2, GPX-5, UCP2, 
INHA และ MX1) ด้วยเทคนิค PCR ความถี่ของอลัลลีของประชากรสุกรทัง้ 12 กลุ่ม แสดงดงั 
Table 5 อย่างไรกต็ามเมื่อแบ่งตามหน้าที่ของยนีสามารถแบ่งกลุ่มยนีออกได้เป็น 4 กลุ่ม คอื 
กลุ่มยนีทีม่หีน้าทีเ่กีย่วการเจรญิเตบิโต (POU1F1, DGAT2, FGFR2, VRTN และ UCP2) กลุ่ม
ยนีทีเ่กีย่วขอ้งกบัระบบสบืพนัธุ ์(FSHB, SPEF2, OCT4, GPX-5 และ INHA ) กลุ่มยนีเกี่ยวขอ้ง
กบัระบบภมูคิุม้กนั (MUC13 MX1 และ MMP2) และยนีทีค่วบคุมสขีน (KIT)  

กลุ่มยนีที่เกี่ยวข้องกบัการเจริญเติบโต(POU1F1, DGAT2, FGFR2, VRTN และ 
UCP2) พบความถี่ของยนี  POU1F1, DGAT2 และ UCP2 ในอลัลลี L ในกลุ่มสุกรพนัธุ์แท้ทาง
การคา้และสุกรลกูผสมสงูกวา่ในกลุ่มสุกรพืน้เมอืงไทย แต่จะเหน็ไดว้า่สุกรลูกผสมจะมคีวามผนั
แปรทางพนัธุกรรมน้อยกว่ากลุ่มสุกรพนัธุ์แท้ทางการค้า ยนี FGFR2 และ VRTN พบความ
ความถี่อลัลลี L ในกลุ่มสุกรพืน้เมอืงไทยสงูกวา่กลุ่มสุกรพนัธุแ์ทท้างการค้าและสุกรลูกผสม แต่
อย่างไรกต็าม ยนี FGFR2 เป็นยนีที่มกีาร insertion ขนาด 48 bp ในบรเิวณ intron ซึ่งอยู่บน
โครโมโซมคู่ที่ 14 (SSC14) มีหน้าที่เกี่ยวการพฒันาของการเนื้อเยื่อของตวัอ่อนในระยะ
เอม็บรโิอ (Aldenhoven et al. 2016) ส่วนยนี VRTN เป็นยนีที่อยู่บนโครโมโซมคู่ที่ 7 (SSC7) 
โดยเกดิการ insertion จ านวน 291 bp ส่งผลใหป้ระสทิธภิาพของลกัษณะซากและคุณภาพเนื้อ
ต ่ากว่าสุกรที่ไม่พบการ insertion ภายในยนี VRTN (Polasik et al., 2018) สอดคล้องกบั
ลกัษณะซากและคุณภาพเนื้อในสุกรพื้นเมืองไทยที่มีประสิทธภิาพต ่ากว่าสุกรสายพนัธุ์ ทาง
การคา้ กลุ่มยนีทีเ่กีย่วขอ้งกบัระบบสบืพนัธุ ์ประกอบไปด้วยยนี FSHB, SPEF2, OCT4, GPX-
5 และ INHA ผลการศกึษา พบความถี่ยนี FSHB, SPEF2, GPX-5 และ INHA  ในอลัลลี L ใน
กลุ่มสุกรพนัธุแ์ทท้างการค้าและสุกรลูกผสมสูงกว่าในกลุ่มสุกรพื้นเมอืงไทย ส่วนยนี OCT4 มี
ความถี่ของอลัลลีไม่แตกต่างกนัในประชากรทัง้ 12 กลุ่ม โดยพบความถี่ของอลัลลี S สูงกว่าอลั
ลลี L กลุ่มยนีเกี่ยวขอ้งกบัระบบภูมคิุ้มกนั (MUC13, MX1 และ MMP2) พบความถี่ของยนีใน
กลุ่มนี้มอีลัลลี Lในกลุ่มสุกรพนัธุแ์ทท้างการคา้และสุกรลกูผสมสงูกวา่ในกลุ่มสุกรพืน้เมอืงไทย  
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Table 5 Sample size and allele frequencies for 14 insertion-deletion polymorphisms 
(indels) of each population 
Population1 
/Gene 

  NS PNG PT SK SN ST TR KB CB DR LR LW 

Allele2 N=46 N=16 N=2 N=15 N=29 N=14 N=12 N=10 N=30 N=20 N=30 N=30 

POU1F1 L 0.283 0.333 0.750 0.133 0.569 0.536 0.375 0.250 0.783 0.475 0.781 0.569 

 
S 0.717 0.667 0.250 0.867 0.431 0.464 0.625 0.750 0.217 0.525 0.219 0.431 

DGAT2 L 0.106 0.031 0.000 0.000 0.167 0.346 0.042 0.000 0.500 0.500 0.172 0.333 

 

S 0.894 0.969 1.000 1.000 0.833 0.654 0.958 1.000 0.500 0.500 0.828 0.667 

FGFR2 L 0.426 0.438 1.000 0.467 0.867 1.000 0.667 0.500 0.172 0.053 0.594 0.069 

 
S 0.574 0.563 0.000 0.533 0.133 0.000 0.333 0.500 0.828 0.947 0.406 0.931 

VRNT L 0.543 0.600 1.000 0.577 0.241 0.250 0.583 0.750 0.000 0.225 0.232 0.167 

 
S 0.457 0.400 0.000 0.423 0.759 0.750 0.417 0.250 1.000 0.775 0.768 0.833 

UCP2 L 0.630 0.600 0.000 0.357 0.577 0.375 0.583 0.500 0.000 0.667 0.783 0.929 

 

S 0.370 0.400 1.000 0.643 0.423 0.625 0.417 0.500 1.000 0.333 0.217 0.071 

FSHB L 0.620 0.594 1.000 0.767 0.857 0.615 0.583 0.250 0.016 0.000 0.274 0.017 

 
S 0.380 0.406 0.000 0.233 0.143 0.385 0.417 0.750 0.984 1.000 0.726 0.983 

SPFE2 L 0.511 0.625 1.000 0.533 0.667 0.536 0.667 0.500 0.317 0.200 0.500 0.380 

 
S 0.489 0.375 0.000 0.467 0.333 0.464 0.333 0.500 0.683 0.800 0.500 0.620 

OCT4 L 0.181 0.063 0.000 0.179 0.103 0.036 0.083 0.500 0.177 0.325 0.217 0.250 

 

S 0.819 0.938 1.000 0.821 0.897 0.964 0.917 0.500 0.823 0.675 0.783 0.750 

GPX-5 L 0.883 1.000 1.000 0.967 0.967 0.964 0.958 1.000 0.484 0.600 0.734 0.633 

 
S 0.117 0.000 0.000 0.033 0.033 0.036 0.042 0.000 0.516 0.400 0.266 0.367 

INHA L 0.862 1.000 1.000 1.000 0.638 0.464 1.000 1.000 0.371 0.500 0.790 0.552 

 
S 0.138 0.000 0.000 0.000 0.362 0.536 0.000 0.000 0.629 0.500 0.210 0.448 

MUC13 L 0.053 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.661 0.350 0.094 0.450 

 

S 0.947 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 0.339 0.650 0.906 0.550 

Mx1 L 0.436 0.344 0.500 0.367 0.569 0.500 0.292 0.500 0.935 1.000 0.710 0.567 

 
S 0.564 0.656 0.500 0.633 0.431 0.500 0.708 0.500 0.065 0.000 0.290 0.433 

MMP2 L 0.102 0.033 0.000 0.036 0.019 0.036 0.000 0.000 0.500 0.417 0.367 0.600 

 
S 0.898 0.967 1.000 0.964 0.981 0.964 1.000 1.000 0.500 0.583 0.633 0.400 

KIT L 0.936 0.906 1.000 0.767 1.000 0.929 0.875 0.953 1.000 1.000 1.000 1.000 

  S 0.064 0.094 0.000 0.233 0.000 0.071 0.125 0.047 0.000 0.000 0.000 0.000 
1 DR = Duroc, LW = Large White, LR = Landrace, CB =Crossbred, SN =Sakorn Nakorn, NS = 
Nakorn Sri thammarat, SK = Songkhla, ST = Surat Thani, KB =Krabi, PT = Pattani, TR = Trang, 
PNG = Phang Nga 

2 L = Allele Frequency in Insertion 
 S = Allele Frequency in Deletion  
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และยนี KIT เป็นยนีทีค่วบคุมสขีนพบความถี่อลัลลี L และ S ในกลุ่มสุกรพืน้เมอืงภาคใต้ ขณะที่
ไม่พบความถี่ของอลัลลี S ในสุกรพืน้เมอืงภาคตะวนัออกฉียงเหนือ สุกรพนัธุ์แท้ทางการค้าและ
สุกรลกูผสม ทัง้นี้เนื่องจากต าแหน่งของยนีดงักล่าวควบคุมการเกดิขนสขีาวที่พบในบรเิวณช่วง
ทอ้งของสุกร จงึไม่พบอลัลลีดงักล่าวในสุกรพืน้เมอืงภาคตะวนัออกเฉียงเหนือซึ่งมสีดี าตลอดทัง้
ล าตวัและสุกรพนัธุ์อื่นๆ จากการตรวจสอบความถี่อลัลลีของดีเอ็นเอเครื่องหมายจ านวน 14 
indels (POU1F1, FSHB, MUC13, DGAT2, KIT, FGFR2, VRTN, OCT4, MMP2, SPEF2, 
GPX-5, UCP2, INHA และ MX1) ในสุกรพื้นเมอืงไทย ส่วนใหญ่จะพบความถี่ของอลัลลี S ซี่ง
เป็นอลัลลีทีไ่ม่ส่งผลต่อการเจรญิเตบิโต ประสทิธภิาพของระบบสบืพนัธุแ์ละระบบภูมคิุม้กนั 
 
Table 6 Observed heterozygosity (Ho), expected heterozygosity (He), variance of allele 
frequencies within accessions (Fis), inbreeding coefficient within an individual total 
diversity (Fit), variance of allele frequencies among accessions (Fst) by locus, averaged 
among all the breeds 

Locus1 Ho He Fis Fit Fst 
POU1F1 0.323 0.413 0.217 0.353 0.173 
DGAT2 0.366 0.233 -0.575 -0.224 0.223 
FGFR2 0.000 0.304 1.000 1.000 0.391 
VRNT 0.349 0.337 -0.033 0.289 0.312 
UCP2 0.198 0.193 -0.023 0.228 0.246 
FSHB 0.201 0.280 0.281 0.596 0.438 
SPFE2 0.275 0.423 0.350 0.447 0.149 
OCT4 0.321 0.255 -0.258 -0.105 0.122 
GPX-5 0.428 0.355 -0.203 0.145 0.289 
INHA 0.191 0.249 0.232 0.468 0.307 
MUC13 0.101 0.139 0.274 0.565 0.401 
Mx1 0.604 0.403 -0.499 -0.226 0.182 
MMP2 0.266 0.196 -0.355 0.083 0.323 
KIT 0.133 0.114 -0.173 -0.072 0.086 
All loci 0.268 0.278 0.017 0.253 0.260 

1 POU1F1= POU Class 1 Homeobox 1; DGAT2= Diacylglycerol O-Acyltransferase 2; FGFR2= 
Fibroblast growth factor receptor 2; VRNT= Vertnin; UCP2= Uncoupling Protein 2; FSHB= Follitropin 
subunit beta; SPFE2= sperm flagella 2; OCT4= Octamer-binding transcription factor-4; GPX-5= 
Glutathione peroxidase 5; INHA= Inhibin Subunit Alpha; MUC13= Mucin 13; Mx1= MX Dynamin Like 
GTPase 1; MMP2= Matrix Metalloproteinase 2; KIT= V-kit Hardy-Zuckerman 4 feline sarcoma viral 
oncogene homolog 
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Table 7 Expected Heterozygosity (He), observed heterozygosity (Ho) and Wright’s 
fixation indices (F) in all population 

Populations Ho He F 

Thai indigenous pigs    

Surat Thani (ST) 0.251 0.293 0.098 

Nakorn Sri thammarat (NS) 0.223 0.333 0.265 

Phang Nga (PNG) 0.207 0.265 0.138 

Krabi (KB) 0.307 0.259 -0.183 

Trang (TR) 0.226 0.269 0.104 

Songkhla (SK) 0.223 0.270 0.126 

Pattani (PT) 0.107 0.063 -0.667 

Sakorn Nakorn (SN) 0.228 0.290 0.178 

Commercial pig breeds    

Large White (LW) 0.384 0.341 -0.003 

Landrace (LR) 0.299 0.350 0.117 

Duroc (DR) 0.438 0.327 -0.233 

Crossbred (CB) 0.325 0.280 -0.091 

 
ค่าเฮทเทอโรไซโกซติีส้งัเกต (He) และค่าเฮทเทอโรไซโกซติีค้าดหมาย (Ho) ของ 

ดเีอน็เอเครื่องหมาย Indels จ านวน 14 ยนี แสดงดงั Table 6 มคี่าอยู่ในช่วง 0.101-0.643 และ 
0.0114-0.423 ตามล าดบั ยนี Mx1 มคี่า Ho สูงสุดเท่ากบั 0.643 และ ยนี SPFE2 มีค่า He 
สงูสุดเท่ากบั 0.423 ค่า Fis มคี่าอยูใ่นช่วง -0.575 (DGAT2) ถึง 0.350 (SPFE2) มคี่าเฉลี่ย Fis 
เท่ากบั 0.017 ค่า Fst มคี่าอยูใ่นช่วง 0.122 (OCT4) ถงึ 0.438 (FSHB) มคี่าเฉลีย่เท่ากบั 0.260 
หมายความว่าเกดิความแตกต่างระหว่างกลุ่มประชากร คดิเป็น 26.0% ที่เหลอื 74.0% เป็น
ความแตกต่างระดบัรายตวัจาก 259 ตวัในกลุ่มสุกรทัง้ 12 กลุ่มการพจิารณาค่าพารามเิตอร์ที่
เกีย่วขอ้งกบัพนัธุศาสตรป์ระชากรในการศกึษาครัง้นี้ แสดงดงั Table 7  

ค่าเฮทเทอโรไซโกซติีส้งัเกต (He) และค่าเฮทเทอโรไซโกซติี้คาดหมาย (Ho) สูงสุดพบ 
ในกลุ่มสุกรพนัธุดุ์รอ็ค มคี่า 0.438 และสุกรพนัธุ์ลาร์จไวท์ มคี่า 0.350 ขณะที่ ค่าเฮทเทอโรไซ
โกซติีส้งัเกต (He) และค่าเฮทเทอโรไซโกซติีค้าดหมาย (Ho) ต ่าสุดพบในสุกรพื้นเมอืงภาคใต้ใน
พืน้ทีจ่งัหวดัปตัตานี มค่ีา 0.107 และ 0.063 จะเหน็ไดว้า่ ค่าเฮทเทอโรไซโกซติีส้งัเกต (He) และ
ค่าเฮทเทอโรไซโกซติี้คาดหมาย (Ho) ในกลุ่มสุกรพื้นเมอืงภาคใต้ มคี่าใกล้เคยีงกนั ส่วนสุกร
พืน้เมอืงภาคตะวนัออกเฉียงเหนือมคี่าค่าเฮทเทอโรไซโกซติีส้งัเกต (He) และค่าเฮทเทอโรไซโก
ซติีค้าดหมาย (Ho) สงูกวา่กลุ่มสุกรพืน้เมอืงภาคใต ้นอกจากนี้ในการศกึษาครัง้นี้วเิคราะห์ความ
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แตกต่างทางพนัธุกรรมระหวา่งประชากรดว้ยการค านวณค่า Fixation index จากขอ้มูล He และ 
Ho พบวา่มคี่าค่อนขา้งต ่ามีค่่าอยูใ่นช่วง -0.003-0.265 โดยทัว่ไปค่า Fixation index มคี่า -1 ถึง 
+1 เป็นผลมาจากรปูแบบจโีนไทป์แบบ Heterozygous มอียู่น้อย อาจเนื่องจากมกีารผสมพนัธุ์
แบบเลอืดชดิ หรอืกลุ่มประชากรที่มขีนาดเลก็และผ่านการคดัเลอืก จากการศกึษาของ Vali et 
al. (2008) ได้รายงานไวว้่าศกึษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมในประชากรตามธรรมชาต ิ
โดยการใช้ดีเอ็นเครื่องหมาย InDel และ Microsatellite ให้ค่าเฮทเทอโรไซโกซติี้รายตวัที่
ใกล้เคยีงกนั ส่วนความหลากหลายของดเีอน็เครื่องหมาย InDels ประชากรสุกรทัง้หมดมคี่า 
Percentage Polymorphic loci เฉลีย่ 75.60± 4.93 %  

4.2.2 โครงสรา้งประชากรและการจดักลุ่มทางพนัธุกรรม 
จากการวิเคราะห์โครงสร้างประชากรของสุกรพื้นเมืองภาคใต้ สุกรพื้นเมืองภาค

ตะวนัออกเฉียงเหนือ สุกรพนัธุ์แท้ทางการค้าและสุกรลูกผสม โดยใช้โปรแกรม Structure 
หลงัจากนัน้น าไปวเิคราะห์การจดักลุ่มประชากรด้วยโดยโปรแกรม Harvester ผลการทดลอง
แสดงดงั Figure 3 ทีค่่า K=2 มคี่า DeltaK สูงสุด ท าให้แบ่งประชากรสุกรออกเป็น 2 กลุ่ม คอื 
กลุ่มสุกรพืน้เมอืงภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ สุกรพนัธุ์แท้ทางการค้าและสุกรลูกผสมทางการค้า 
(สีเขียว)  และกลุ่มสุกรพื้น เมืองภาคใต้  (สีแดง) โดยจะเห็นได้ว่าสุกรพื้น เมืองภาค
ตะวนัออกเฉียงเหนือ มพีนัธุกรรมที่ผสมกนั (admixture) กบัสุกรสายพนัธุ์แท้ต่างประเทศและ
สุกรลกูผสม ทัง้นี้อาจเนื่องมาก สุกรพื้นเมอืงภาคตะวนัออกเฉียงเหนือเป็นสุกรที่อยู่กลุ่มปิด มี
การคดัเลอืกภายในประชากร ท าให้มคีวามแตกต่างทางพนัธุกรรมกบัสุกรพื้นเมอืงภาคใต้ ซึ่ง
เป็นสุกรทีเ่ลีย้งในกลุ่มเปิด ไม่มกีารคดัเลอืกและมกีารผสมพนัธุแ์บบสุ่ม อยา่งไรกต็ามจะเหน็ได้
วา่สุกรพืน้เมอืงภาคตะวนัออกเฉียงเหนือพบในแถบ Bar ทัง้สแีดงและสเีขยีว 
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Figure 3 Clustering analysis by structure for the full loci data set assuming K =2-51.  
1DR = Duroc, LW = Large White, LR = Landrace, CB =Crossbred, SN =Sakorn Nakorn, 
NS = Nakorn Sri thammarat, SK = Songkhla, ST = Surat Thani, KB =Krabi, PT = 
Pattani, TR = Trang, PNG = Phang Nga 

 
จากการสรา้ง Phylogenetic tree โดยใชข้อ้มลูระยะห่างทางพนัธุกรรมจากวธิขีอง Nei’s 

น ามาวเิคราะหด์ว้ยวธิ ีNeighbor-joining (NJ) บนโปรแกรม POPTREE2 จะเหน็ไดว้า่ประชากร
สุกรทัง้หมด สามารถแบ่งได้เป็น 3 กลุ่ม คอื สุกรพนัธุ์แท้ทางการค้าและสุกรลูกผสม (LR LW 
DR และ CB) สุกรพื้นเมอืงภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ (SN) และกลุ่มสุกรพื้นเมอืงภาคใต้ (NS 
SK ST KB PT TR และ PNG) (Figure 4) แต่อย่างไรกต็ามจะเหน็ได้ว่า สุกรพื้นเมอืงภาค
ตะวนัออกเฉียงเหนือ และกลุ่มสุกรพืน้เมอืงภาคใต้ แยกออกจากกนัอยา่งชดัเจน ทัง้นี้ประชากร
สุกรในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ มลีกัษณะลกัษณะทางสณัฐาณวทิยาค่อนขา้งแตกต่างกบัสุกร

Crossbred pigs   Purebred exotic pigs                              Indigenous pigs 
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พื้นเมอืงภาคใต้ โดยสุกรพื้นเมอืงภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ หรอืสุกรพนัธุ์ราดหรอืกระโดน มี
ลกัษณะสดี า ล าตวัส ัน้ น ้าหนกัโตเตม็ทีป่ระมาณ 70-80 กโิลกรมั ขณะทีสุ่กรพืน้เมอืงภาคใตท้ีใ่ช้
ในการศกึษาครัง้นี้ หากแบ่งตามลกัษณะทางสณัฐาณวทิยา ได้ออกเป็นสามกลุ่ม โดยส่วนใหญ่
เป็นสุกรพนัธุไ์หหล า พบล าตวัมสีดี าปนขาว ส่วนท้องและเท้ามสีขีาว หลงัแอ่นและท้องยาน มี
ขนาดตวัเมื่อโตเตม็ที่ 100-120 กโิลกรมั กลุ่มสุกรที่มีล าตวัสดี าอมเทาและมจีุดสดี า และกลุ่ม
สุกรทีล่ าตวัสดี าลว้น ส่วนทอ้งมลีกัษณะยานแต่มขีนาดน ้าหนกัตวัน้อยกวา่ อาจท าให้มคีวามผนั
แปรทางพนุักรรมทีแ่ตกต่างกนั 

 

 
 

Figure 4 The Bootstrap neighbor-joining tree based on Nei’s genetic distance 1. 1DR = 
Duroc, LW = Large White, LR = Landrace, CB =Crossbreed, SN =Sakorn Nakorn, NS = 
Nakorn Sri thammarat, SK = Songkhla, ST = Surat Thani, KB =Krabi, PT = Pattani, TR 
= Trang, PNG = Phang Nga. 
 

ในการจดักลุ่มความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของสุกรพื้นเมอืงภาคใต้ สุกรพื้นเมอืงภาค
ตะวนัออกเฉียงเหนือ สุกรพนัธุ์แท้ทางการค้าและสุกรลูกผสม โดยใช้วธิ ีprincipal component 
factor scores (PCA) ซึง่เป็นการใชข้อ้มลูในรปูเมทรกิสข์องสหสมัพนัธค์วามถี่อลัลลีของดเีอน็เอ
เครื่องหมาย InDels ทัง้ 14 ยนี โดยแกน Coord1 (53.89%) และ แกน Coord2 (16.78%) เป็น
ตวัแทนความผนัแปรของขอ้มลูทัง้หมด เมื่อน ามาสรา้งแผนภาพกราฟการกระจายตวัของขอ้มูล
ทัง้หมด (Figure 5) พบว่าตวัอย่างประชากรสุกรสายพนัธุ์ต่างๆสามารถแบ่งสุกรออกเป็น 4 
กลุ่ม กลุ่มที ่1 ประกอบดว้ยสุกรพืน้เมอืงภาคใต้ในจงัหวดัปตัตานี (PT) สกลนคร (SN) และ สุ
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ราษฎรธ์านี (ST) กลุ่มที ่2 ประกอบดว้ย สงขลา (SK) ตรงั (TR) กระบี ่(KB) พงังา (PNG) และ
นครศรธีรรมราช (NS) กลุ่มที ่3 คอื กลุ่มสุกรพนัธุแ์ท้ทางการค้า ประกอบด้วย สุกรดูรอ็ค(DR) 
สุกรลารจ์ไวท(์LW) และสุกรแลนดเ์รซ (LR) และกลุ่มที ่4 คอื สุกรลกูผสม (CB) จะเหน็ไดว้า่สุกร
พื้นเมืองไทยแยกออกจากลุ่มสุกรพนัธุ์แท้ทางการค้าและสุกรลูกผสมอย่างชดัเจน โดยสุกร
พื้นเมืองภาคตะวนัออกเฉียงเหนือแยกออกจากกลุ่มสุกรพื้นเมอืงภาคใต้ที่เกบ็ตวัอย่างจาก 
สงขลา (SK) ตรงั (TR) กระบี ่(KB) พงังา (PNG) และนครศรธีรรมราช (NS) สอดคล้องกบัการ
ท า Phylogenetic tree 

 
 

 
 
Figure 5 Principal component analysis results1.  1 DR = Duroc, LW = Large White, LR = 
Landrace, CB =Crossbred, SN =Sakorn Nakorn, NS = Nakorn Sri thammarat, SK = 
Songkhla, ST = Surat Thani, KB =Krabi, PT = Pattani, TR = Trang, PNG = Phang Nga. 
 
  
5. สรปุผลกำรทดลองและข้อเสนอแนะ 

การวเิคราะหค์วามหลากหลายทางพนัธุกรรมและความแตกต่างทางพนัธุกรรมโดยใช ้
ดเีอน็บารโ์ค๊ดดิง้ พบรปูแบบ Haplotype ทีจ่ าเพาะในสุกรพืน้เมอืงไทย จ านวน 5 Haplotype ซึ่ง
อาจน าไปใช้ในการพฒันาและอนุรกัษ์สุกรพื้นเมืองไทยได้ ส่วนการศกึษาความสมัพนัธ์ทาง
พนัธุกรรมดว้ย Phylogenetic tree แสดงใหเ้หน็วา่สุกรพืน้เมอืงในพืน้ทีภ่าคใตข้องประเทศไทยมี
ความใกลช้ดิทางพนัธุกรรมสงูและจดัอยูใ่นกลุ่มเดยีวกนั จากการวเิคราะหค์วามหลากหลายทาง
พนัธุกรรมและโครงสรา้งทางพนัธุกรรมดว้ยดเีอน็เครื่องหมาย InDels จ านวน 14 ยนี สามารถ
สรุปไดว้า่ สุกรพืน้เมอืงไทยมคี่าเฮทเทอโรไซโกซติีป้านกลาง และจากการวเิคราะห์โครางสร้าง
ของประชากรด้วยการจดักลุ่มพนัธุกรรมโดยโปรแกรม Structure วธิ ีPCA plot และสร้าง 
Phylogenetic tree แสดงใหเ้หน็วา่กลุ่มสุกรพื้นเมอืงในพื้นที่ภาคใต้ของประเทศไทยไม่มคีวาม
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แตกต่างทางพนัธุกรรม ซึ่งอาจมตี้นก าเนิดมาจากที่เดยีวกนั โดยสุกรพื้นเมืองภาคใต้มคีวาม
ใกลช้ดิกบัสุกรพืน้เมอืงภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ แต่มคีวามแตกต่างทางพนัธุกรรมอย่างชดัเจน
กบัสุกรพนัธุแ์ทท้างการคา้และสุกรลกูผสม  

อยา่งไรกต็าม การทราบขอ้มลูพืน้ฐานทางพนัธุกรรมของสุกรพื้นเมอืงภาคใต้จะช่วยให้
วางแผนพฒันาปรบัปรุงพนัธุ์และอนุรกัษ์สุกรพื้นเมอืงภาคใต้ การตัง้เป้าหมายในการปรบัปรุง
พนัธุไ์ดอ้ยา่งเหมาะสม โดยอาจวางแผนการผสมพนัธุโ์ดยใชสุ้กรพืน้เมอืงภาคใตเ้ป็นสายแม่และ
ผสมขา้มพนัธุก์บัสุกรสายพนัธุย์โุรป 
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